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マーカーによる遺伝子型の矛盾については、プライマーによる特定遺伝子型の選択によって説明す
ることが可能である。ジアルジアの遺伝子型同定時に使用されるプライマーは、ジアルジアのマー
カー座位における極めて高い多型故に、複数のプライマーの混合であるデジェネレート
(degenerate)プライマー である。このために、テンプレー ト中に複数の遺伝子型が混合して存在
している場合に、ターゲット部位とプライマーとの相補性の違いによって一部のテンプレートのみ
が選択的に増加する危険性があるものと考えられる。したがってGMでassemblageBであったもの
がTPIでassellMageAと認識される例では、実際はAとBの混合感染であるにもかかわらず、それ
ぞれのプライマーセットのターゲットとのマッチの度合いによって単独の遺伝子型による感染と
認識されているのではないかと考えられる。この可能性の評価には、やはり培養による株の分離が
必要であり、今後の研究においては収集サンプルからの培養分離株の構築に重点を置く必要がある。
4-4-3系統樹解析これまでの解析から、約400bpのⅢA配列を用いているにもかかわらず18SrRNA
遺伝子をター ゲットとした部分配列では､assemblageAにおけるA1やA2およびBにおけるB3やB4
といった遺伝子型における亜型の同定が困難なことが判明した。このような系統樹解析における遺
伝子型間のⅢA配列の多型の不足を理由とする解像度の低さは､"1-aにおいても認められたため、
本研究における系統樹解析には主に、GMとTPI遺伝子の部分配列を用いた。
本研究における系統樹解析では､研究の目的で示した、種内多型の形成･維持に関わると考えら
れている2つの因子（地理的隔離および同一地域でのライフサイクルの隔離）の評価を実施した。
4-4-3-1地理的隔離による遺伝子型多型形成の可能性ヒト由来のサンプルにおける地域性の評価
のために、ネパール、日本などのインドネシア以外の地域で分離されたジアルジアサンプルとイン
ドネシア各地の島哩部で採取されたジアルジアサンプルをそれぞれG肌遺伝子座による個別の系統
樹解析によって比較した結果を図2に示した。図2Aに示したユーラシア大陸で採取されたジアル
ジアはassemblageA2とBに分類され、assemblageB内ではB3および別とクラスター を形成する亜
型の存在が砺認された。NepH-3とJpH-2,4は採取地はネパー ルと日本だが100%の遺伝子配列の一致
を示し、それ以外のassemblageBに分類されたサンプルはすべて異なる配列を保持していた。この
傾向は、インドネシア島哩部に分布するジアルジアにおいても同様に認められ､A2と完全一致する
IdnH-15,20,34,35,43,44,46,47はシベル島およびスンバ島それぞれの異なる地域からのサンプルを
含み、一方assellmlageB内で完全一致をみたIdnH-19,22,25,27,33,36,45,51は全てシベル島由来の
サンプルであり、採取地域での同遺伝子亜型のアウトブレイクを示唆する結果となった。しかし、
その他のサンプルについては遺伝子配列の重複は一切認められず、assemblageBにおける著しく高
い多型の存在を裏付ける結果となった。大陸から島唄部へと進出していった人類の拡散を念頭に、
少数の個体がもとの集団から分かれて新たな地域に進出する際に、その地域での創始者になるこ
とで種分化の原動力になる創始者効果(foundereffect)を、インドネシアの島々 でのジアルジア
の分布について予期していたが、2500kmの距離を隔てたシベル島とスンバ島に分布する遺伝子型に
おいても地域性を示唆する遺伝子型の偏りは認められず、また、島喚部への分布に従って遺伝子型
の多様性が失われるような結果も得られなかった。シベル島のサンプルではヒトに感染している
assemblageCやDが検出され、サンプル数の差があるために断言は困難だが、島喚部に分布するジ
アルジアのほうが大陸部よりもむしろ、豊かな多型を維持しているように見受けられた。
したがってグローバル化に伴う遺伝子型の地域性の喪失はありうるものの、現在のジアルジアの
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遺伝子型の地理的分布には、
なかった。
多型形成。維持の原動力となるような隔離や地域性の痕跡は認められ
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図2GDH遺伝子の部分配列を用いたヒト由来ジアルジアサンプルの系統樹解析町法を用いた系
統樹解析の結果を示す。ブー トストラップ値(1000replicates)については、600以上の値を示す
ノー ドについて示した。AsseIIIJlageとして示した項目はリファレンスデー タであり、材料と方法に
アクセッション番号を示した。それ以外は、すべて本研究で同定したサンプルである。
A;ネパー ル(Nep)および日本(Jp)で検出されたジアルジアによる系統樹。B;インドネシア国内
で検出されたジアルジアによる系統樹。採取地はIdnH-1-3;マカッサル、IdnH-4-18;シベル島、
1曲H-19-55;スンバ島と示す。
4-4-3-2宿主特異性あるいはライフサイクルの物理的な隔離といった同一地域での部分的な隔離が
遺伝子型多型形成の原因となる可能性同一地域に分布するジアルジア集団が、宿主特異性や環境
による物理的障壁によって隔離される、いわゆる棲み分けが遺伝子型の多様性とどうかかわるかを
評価するために、スンバ島のワイカブバックで採取されたヒトおよび動物からのジアルジアサンプ
ルの､特にasseniJlageB内の多型にについてTPI遺伝子の部分配列による系統樹解析を実施した(図
3）。結果として得られた町法による系統樹には、I-IVの4つのクラスター が形成された。興味
深いことに、それぞれのクラスターには優位な宿主と考えられる特異性が認められた。クラスター
Iはイヌ（2サンプル）、野鼠（1）、ブタ（1）、ヒト（1）と動物優位に。クラスター IIはヒト(7)、
イヌ（2）、野鼠（1）とヒト優位に。クラスタ-IIIはイヌ(5)、野鼠(1)、ヒト(1)と動物優
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位に。また、クラスタ－1Vにはヒト(14)、イヌ(2)とヒト優位な遺伝子型構成を保持する。
これら全ての遺伝子配列はすべてassemblageBに分類されるため、おそらく宿主特異性は直接の
感染を妨げないと考えられるが、各クラスター を構成する亜型にヒトあるいは動物といった最適宿
主が存在するかのようにみえる結果となった。個々 の遺伝子配列は複数の1塩基多型を示しながら
もクラスター を形成していることから、おそらく共通の祖先配列をもち、クラスター ごとの独立し
た棲み分けによって特異変異を蓄積し、複数の遺伝子型によるグルー プを形成しているものと考え
られた。
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図3TPI遺伝子の部分配列を用いたスンバ島で採取されたジアルジアサンプルの系統樹解析NJ
法を用いた系統樹解析の結果を示す。GarWae(AFO69564)をアウトグルー プとした。各サンプルの
Idn*の*印が検出された宿主を示す。H;human,D;dog,M;mouse,P;pig・クラスターのIIとIVはヒト
優位型にまた、クラスターのIとⅡIは動物優位型と見なすことができる。
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4-5結語
Gmtestmalisに認められる著しい種内での多型は､従来考えられてきた地理的隔離によって成
立するジアルジアの地域種とは考えにくいことが明らかになった。つまり、少なくとも現在のジア
ルジアの遺伝子型の分布には地理的隔離の痕跡は認められない。
一方、宿主特異性による隔離を原因とした種内多型維持の可能性については、asseIIIJlageCやD
およびAl､A2のような､assemblageレベルの多型形成と維持にについては十分に説明可能と考えら
れ、実際、本研究においても、偶発寄生を示唆する感染例が観察はされたものの、ほぼすべてのサ
ンプルにおいて遺伝子型による宿主特異性は従来の見解を支持する結果となった。
しかし、特にassellI〕lageBのような幅広い宿主特異性と著しい多型を保持する遺伝子型の内部の
亜型レベルでの多型については、各宿主に特異的な亜型が持続的に固定し、宿主間での隔離を継続
して上記のような宿主特異性を形成するというような徴候は認められない。むしろ、本研究で観察
することができたスンバ島の事例では、偶然におこるライフサイクルの棲み分けが変異の独立した
蓄積を可能とする隔離を引き起こしているようにみえる。つまり、ジアルジア集団の一部の隔離と
合併がある程度の時間の継続を伴いながら繰り返し、亜型レベルでの多型形成と維持を可能にして
いるというモデルが示唆された。
以上の知見をまとめる。
1）ヒトのサンプルからは、いずれの地域においても高いレベルで遺伝子配列の保存されている
assellI31ageA特にA2と、極めて多型に富みほとんどの検出配列がリファレンスとの完全一致をみな
いassemblageBの亜型が同定された。
2）従来イヌに特異的と考えられてきたasseInblageCやDが、シベル島で採取されたヒトの糞便か
ら検出された。
3）これまでに我々が解析してきたネパールで採取されたサンプルおよび日本人の旅行者下痢症サ
ンプル由来のジアルジアの遺伝子型と本研究で得られたシベル島およびスンバ島で得られたジア
ルジアの遺伝子型について採取/感染地域による特異性の有無を評価したが、少なくとも現在のジ
アルジアの遺伝子型の地理的分布には統計的に認識される地域性は存在しない。
4)assemblageBはスンバ島の同一地域から得られたヒトとヒト以外のほ乳類（イヌ、ブタ、野鼠）
の両方から検出されたが、各宿主に分布するGintestina"sの遺伝子多型にはそれぞれに異なる
優位な単系統のクラスターが存在し、何らかのライフサイクルの隔離機構が存在し、それぞれの亜
型に独自の変異蓄積が起こっている可能性が示唆された。
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